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The aim of this study was to characterize full length sequence of JJ3 isolated from shade tolerant soybean. The 
characterization of full length sequence involved analyses of structure of full length sequence, open reading frame 
(ORF) or coding sequence (CDS), and homology. The analyses of JJ3 full length sequence structure were done using 
GeneScanW program, coding sequence (CDS) or open reading frame (ORF) using ORF Finder program, and the 
homology of JJ3 full length sequence were done using BLAST and clustalW programs. Results showed that the full 
length sequence of JJ3 consisted of single exon and polyA. Single exon was a coding sequence (CDS) 633 bp produced 
open reading frame (ORF) with 210 amino acid deduction comprised of 136 conserved amino acids and 77 varied 
amino acids. The conserved domain of JJ3 produced functional protein, PsaD photosystem I (PSI) subunit, related to 
photosynthetic transport electron in PSI reaction center. The full length of JJ3 homolog to psaD, a gene encoding 
protein subunit photosystem I (PSI) related to mechanism of plant adaptation to shade stress, in wood tobacco 
(Nicotiana sylvestris), rice (Oryza sativa), tomato (Lycopersicon esculentum), barley (Hordeum vulgare), spinach 
(Spinacia oleracea), Arabidopsis (Arabidopsis thaliana), and potato (Solanum tuberosum).    
 





Tanaman kedelai yang dikembangkan sebagai 
tanaman sela di bawah tegakan perkebunan karet, hutan 
tanaman industri, atau tumpang sari dengan tanaman 
semusim lainnya mengalami cekaman intensitas cahaya 
rendah karena naungan. Tanaman kedelai yang 
beradaptasi pada kondisi lingkungan cahaya terbatas 
mampu mengembangkan berbagai perubahan atau 
mekanisme baik pada tingkat morfologi, fisiologi 
sampai molekuler (Khumaida, 2002; Sopandie, 2006; 
Kisman, 2007). Pada tingkat molekuler, kemampuan 
tanaman untuk beradaptasi pada lingkungan intensitas 
cahaya rendah tergantung dari ada tidaknya gen yang 
mengendalikan karakter-karakter yang terkait dengan 
kemampuan tanaman untuk memanfaatkan intensitas 
cahaya terbatas secara efisien untuk melangsungkan 
proses fotosintesis maksimum (Tyagi et al., 2000). 
Adaptasi kedelai terhadap intensitas cahaya rendah 
dikendalikan oleh banyak gen (Handayani, 2003). 
Selanjutnya Kisman (2007); Kisman et al. (2007) 
melaporkan bahwa adaptasi kedelai terhadap intensitas 
cahaya rendah yang terkait dengan proses fotosintesis 
dikendalikan sekurang-kurangnya oleh dua gen mayor 
untuk karakter kandungan klorofil dan banyak gen 
untuk karakter hasil dan morfologi daun. 
Gen-gen yang berperan kunci dalam proses 
adaptasi tanaman terhadap intensitas cahaya rendah 
merupakan gen fotosintetik inti (berasal dari inti) dan 
gen fotosintetik kloroplas (berasal dari kloroplas). Gen-
gen tersebut sangat menentukan kelangsungan proses 
fotosintesis melalui stabilitas transpor elektron di dalam 
pusat reaksi fotosistem I dan II dalam kondisi stres 
naungan. Salah satu gen fotosintetik inti adalah gen 
psaD, gen yang mengkode protein subunit fotosistem I 
(PSI) dan meningkatkan laju transpor elektron pada 
beberapa tanaman yang toleran terhadap intensitas 
cahaya rendah (Hiyama, 1997; Klukas et al., 1999; 
Allen dan Forsberg, 2001; Pfannschmidt, 2003; Fey et 
al. 2005; Vandenbussche et al., 2005). 
Khumaida (2002) mengawali kajian molekuler 
adaptasi kedelai terhadap cekaman naungan dan berhasil 
melakukan verifikasi dan identifikasi gen-gen yang 
terkait adaptasi kedelai terhadap cekaman intensitas 
cahaya rendah menggunakan metode differential display 
(DD). Tiga fragmen cDNA (JJ3, EE2, dan E3) yang 
diisolasi dari daun kedelai toleran naungan yang 
dikondisikan stress naungan selama 9 hari merupakan 
kandidat gen fotosintetik yang positif terkait erat dengan 
gen yang mengkode protein kompleks membran 
tilakoid, masing-masing fotosistem I (PSI), sitokrom, 
dan fotosistem II (PSII). Selanjutnya Sopandie et al. 
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(2006) berhasil membuat sekuen lengkap (full length 
sequence) fragmen cDNA JJ3 yang berukuran 261 bp 
menjadi 841 pasang basa nukleotida. Kisman (2007) 
juga melaporkan hasil analisis pola ekspresi sekuen 
lengkap JJ3 pada tanaman kedelai menggunakan teknik 
RT-PCR, menunjukkan bahwa JJ3 terekspresi kuat pada 
kedelai toleran (varietas Ceneng) dibanding kedelai 
peka naungan (varietas Godek) pada kondisi lima hari 
gelap total. 
Keberhasilan teknologi dan manipulasi gen JJ3 di 
masa datang sangat ditentukan tersedianya informasi 
menyeluruh terutama struktur dan fungsi gen tersebut. 
Sejauh ini, karakterisasi dan konfirmasi fungsi sekuen 
lengkap JJ3 belum dilakukan. Oleh karena itu telah 
dilakukan penelitian yang bertujuan untuk melakukan 
karakterisasi sekuen lengkap gen JJ3 dan tingkat 
homologinya dengan gen tahan naungan. 
 
 
BAHAN DAN METODE 
 
Bahan yang digunakan adalah sekuen lengkap 
cDNA JJ3 841 bp (Sopandie et al., 2006) hasil 
pemajangan fragmen cDNA JJ3 (Khumaida, 2002) 
menggunakan teknik PCR-RACE (Rapid Amplification 
of cDNA End). 
Karakterisasi sekuen lengkap JJ3 dilakukan 
melalui tahapan: analisis struktur gen menggunakan 
program GeneScanW (http://genes.mit.edu/ 
GENSCANS. html), analisis sekuen pengkodean 
(coding sequence, CDS), kerangka translasi (open 
reading frame, ORF), dan domain terkonservasi 
(conserved domain) menggunakan program ORF Finder 
(www.ncbi.nlm.nih.gov/ gorf/gorf.html), dan analisis 
tingkat homologi urutan basa nukleotida dan deduksi 
asam amino sekuen lengkap cDNA JJ3 dengan 
database di GenBank menggunakan program BLAST 
(Basic Local Alignment Search Tool) melalui 
(www.ncbi.nlm.nih.gov/BLAST2) dan program 
clustalW (www.ebi.ac.uk/clustalW/ index.html) (Mount, 




HASIL DAN PEMBAHASAN 
 
Analisis Struktur Sekuen Lengkap Gen JJ3 
Hasil estimasi struktur sekuen lengkap JJ3 
menggunakan program GeneScanW 
(http://genes.mit.edu/GENSCANS.html) disajikan pada 
Gambar 1. Terlihat pada Gambar 1A bahwa sekuen 
lengkap JJ3 terdiri atas ekson tunggal (single exon) dan 
poly-Adenin (polyA). Sekuen lengkap JJ3 tidak 
memiliki intron karena merupakan sekuen cDNA. 
Ekson tunggal memiliki panjang 633 bp dimulai dari 
nukleotida nomor 68 sampai 700 (ditunjukkan pada 
Gambar 1B) dengan nilai probabilitas cukup tinggi 
(85%). Panjang poly-Adenin (polyA) 6 bp dimulai dari 




























A. Struktur gen JJ3: 
 
Gn.Ex Type S .Begin ...End .Len Fr Ph I/Ac Do/T CodRg P.... Tscr.. 
----- ---- - ------ ------ ---- -- -- ---- ---- ----- ----- ------ 
 1.01 Sngl +     68    700  633  1  0  106   53   397 0.848  33.89 
 1.02 PlyA +    813    818    6                              -0.45 
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Hasil analisis program ORF Finder 
(www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf/gorf.html) menunjukkan 
bahwa ekson tunggal merupakan sekuen pengkodean 
lengkap (complete coding sequence, CDS) atau protein 
coding segment yang membentuk open reading frame 
(ORF) tersusun atas 210 asam amino diawali dengan 
start codon atg (Met) dan diakhiri dengan stop codon 
tga (Gambar 2).  
Selanjutnya dari hasil analisis ORF Finder 
ditunjukkan pada Gambar 3 bahwa protein coding 
segment tersebut atas varied domain (Gambar 3A) yang 
merupakan bagian kelompok asam amino beragam atau 
tidak terkonservasi dengan panjang 77 asam amino yang 
terletak pada asam amino 1 sampai 77 dan conserved 
domain (Gambar 3B) yang merupakan bagian kelompok 
asam amino terkonservasi dengan panjang 133 asam 
amino mulai asam amino 78 sampai 210. Conserved 
domain atau  asam amino terkonservasi menghasilkan 









































Gambar 2. Open reading frame (ORF) yang terdiri atas 210 asam amino deduksi diawali start codon atg (Met) dan 
diakhiri stop codon tga 
 
Protein PsaD merupakan protein ekstrinsik subunit 
fotosistem I (PSI) yang terletak pada sisi stromal pada 
membran tilakoid kloroplas (Xia et al., 1998). Analisis 
fungsi dari protein PsaD (BM 15 kDA) menunjukkan 
bahwa protein tersebut terkait dengan transpor elektron 
dalam transduksi signal cahaya pada proses fotosintesis 
(Kraub dan Saenger, 2001). 
     68 atggcaatggcaacccaagcctctctcttaaccccacccctctcc 
         M  A  M  A  T  Q  A  S  L  L  T  P  P  L  S  
    113 ggtctcaaagccagcgaccgcgcctccgtgccatggaagcaaaac 
         G  L  K  A  S  D  R  A  S  V  P  W  K  Q  N  
    158 tccagcctctccttctccagcccgaagcccctcaagttctccaga 
         S  S  L  S  F  S  S  P  K  P  L  K  F  S  R  
    203 acaatcagagcagcagccgccgacgagaccacagaggcaccagca 
         T  I  R  A  A  A  A  D  E  T  T  E  A  P  A  
    248 aaagtagaggctgcaccggtcgggttcaccccaccagaacttgac 
         K  V  E  A  A  P  V  G  F  T  P  P  E  L  D  
    293 ccaaacaccccttccccgatcttcgggggcagcaccggcgggctc 
         P  N  T  P  S  P  I  F  G  G  S  T  G  G  L  
    338 ctgcgcaaggcacaggtggaggagttttatgtcattacgtgggac 
         L  R  K  A  Q  V  E  E  F  Y  V  I  T  W  D  
    383 tcacccaaagaacagatctttgaaatgcccactggcggcgccgct 
         S  P  K  E  Q  I  F  E  M  P  T  G  G  A  A  
    428 atcatgagggagggtcctaaccttctcaagttggccaggaaggag 
         I  M  R  E  G  P  N  L  L  K  L  A  R  K  E  
    473 cagtgcttggctcttgggactaggctcaggtccaagtacaagatc 
         Q  C  L  A  L  G  T  R  L  R  S  K  Y  K  I  
    518 aagtaccagttctacagggtcttccctaatggggaggttcagtat 
         K  Y  Q  F  Y  R  V  F  P  N  G  E  V  Q  Y  
    563 ttgcaccctaaggatggtgtttaccctgagaaggtcaacgccgga 
         L  H  P  K  D  G  V  Y  P  E  K  V  N  A  G  
    608 cgccaaggggtgggtcaaaacttcaggtctattggtaagaatgtt 
         R  Q  G  V  G  Q  N  F  R  S  I  G  K  N  V  
    653 agtcctattgaggtcaagttcactggcaagcagccctatgatttg 
         S  P  I  E  V  K  F  T  G  K  Q  P  Y  D  L  
             698   tga 700  
        *  
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Gambar 3. Diagram ORF JJ3 terdiri atas domain beragam (varied domain) (A) dan domain terkonservasi (conserved 
domain) (B)  
 
Lagoutte et al. (2001) melaporkan bahwa PsaD 
terkait dalam menstabilkan docking feredoksin yang 
berperan penting dalam transpor elektron selama proses 
fotosintesis berlangsung. Hal yang sama diilaporkan 
Jiao et al. (2004) bahwa PsaD juga berfungsi sebagai 
oksidoreduktase dari plastocyanin: ferredoxin yang 
mengkatalisis transfer elektron dari plastocyanin 
terreduksi ke ferredoxin teroksidasi di dalam rantai 
transpor elektron pada membran tilakoid.  
 
Analisis Homologi Sekuen Lengkap JJ3   
Hasil analisis homologi CDS JJ3 menggunakan 
program BLAST menunjukkan bahwa JJ3 yang 
diisolasi dari kedelai toleran naungan memiliki tingkat 
kesamaan nukleotida yang cukup tinggi (sekitar 80%) 
begitu juga dengan sekuen asam amino (sekitar 95%) 
dengan gen psaD pada tanaman tembakau kayu 
(Nicotiana sylvestris),  kemudian diikuti berturu-turut 
dengan gen psaD pada tanaman padi (Oryza sativa), 
bayam (Spinacia oleracea), barley (Hordeum vulgare), 
tomat (Lycopersicon esculentum), Arabidopsis 
(Arabidopsis thaliana), dan kentang (Solanum 
tuberosum) sebagaimana disajikan pada Tabel 1. 
Tingkat homologi ini lebih besar dari yang dilaporkan 
sebelumnya (Hiyama, 1997). 
 
Tabel 1.  Tingkat homologi CDS JJ3 dengan gen psaD beberapa spesies tanaman lain 
Basa nukleotida  Asam amino deduksi  Spesies tanaman No. Aksesi Homologi (%) No. Aksesi Homologi (%) Fungsi gen 
Tembakau kayu 
N. sylvestris     
X60008 340/407 (83) P29302 56/58 (96) Gen psaDa PSI-D2 
Padi 
O.  sativa 
AY224449 262/317 (82) XM483783 53/58 (91) Pusat reaksi PSI subunit II 
Bayam 
S. oleracea 
X14017 165/199 (82) P12353 53/58 (91) Pusat reaksi PSI protein 20 
kDA (psaD) 
Barley 
H. vulgare          
M98254 247/302 (81) P36213 53/58 (91) Fotosistem I subunit PSI-D 
(PsaD) 
Tomat 
L. esculentum       
M21344 310/389 (79) P12372 55/58 (93) Pusat reaksi PSI subunit II  
(gen psaD) 
Arabidopsis 
A. thaliana         
AJ245906 312/392 (79) Q9SA56 51/58 (88) Gen psaD untuk subunit II 
Kentang 
S. tuberosum        
AJ556864 323/407 (79) Q70PN9 51/58 (88) Pusat reaksi PSI subunit PSI-
D (PsaD) 
 
Hasil pensejajaran ganda (multi alignment) sekuen 
pengkodean CDS JJ3 dengan gen psaD beberapa 
spesies tanaman lain menggunakan program clustalW 
juga menunjukkan tingkat homologi dan nukleotida 
konsensus yang tinggi, sebagaimana disajikan pada 
Gambar 4.  Demikian juga hasil pensejajaran ganda 
sekuen asam amino deduksi CDS JJ3 menunjukkan 
tingkat kesamaan dan daerah konsensus yang cukup 
tinggi dengan gen psaD beberapa spesies tanaman lain, 
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A. thaliana        AAAACAATGGCAACTCAAGCCGCCGGGATCTTCAACTCCGCCATAACAACCGCCGCAACCT--------  
H. vulgare         ATGGCCATGGCCACGCAAGCCTCGG---CGGCGACGCGCCACCTGATCACCGCGGCCTGGT--------  
JJ3                ATGGCAATGGCAACCCAAGCCTCTC---TCTTAACCCCACCCCTCTCCGGTCTCAAAGCCAGCGACCGC  
L. esculentum      ATGGCTATGGCAACTCAAGCTTCCC---TCTTCACCCCTCCTCTCTCCGTCCCCAAATCCA--------  
N. sylvestris      ATGGCCATGGCAACTCAAGCTTCTC---TCTTCACTCCAGCTCTCTCTGCCCCAAAATCTT--------  
O. sativa          ATGGCCATGGCCACGCAAGCCTCCG---CCGCCAAGTGCCACCTCCTCGCCGCCTGGGCAC--------  
S. oleracea        ATGGCCATGGCAACTCAAGCCACCCTCTTCTCCCCATCTTCTCTCTCCTCCGCAAAACCCATTGACACC  
S. tuberosum       ATGGCCATGGCAACTCAAGCTTCCC---TCTTCACCCCTGCTCTCTCCGTCCCCAAATCCA--------  




A. thaliana        TTTGAGATGCCGACAGGAGGAGCAGCGATCATGAGAGAAGGTCCGAATCTTCTGAAGCTAGCGAGGAAA  
H. vulgare         TTCGAGATGCCCACCGGCGGCGCCGCCATCATGCGCGAGGGCCCCAACCTCCTCAAGCTCGCCCGCAAG  
JJ3                TTTGAAATGCCCACTGGCGGCGCCGCTATCATGAGGGAGGGTCCTAACCTTCTCAAGTTGGCCAGGAAG  
L. esculentum      TTTGAGATGCCAACAGGTGGTGCTGCTATAATGAGACAAGGACCAAATTTGTTGAAATTGGCAAGGAAA  
N. sylvestris      TTTGAGATGCCAACTGGTGGTGCAGCTATTATGAGGGAAGGTGCTAATTTGCTGAAATTGGCGAGGAAA  
O. sativa          TTCGAGATGCCCACGGGCGGCGCCGCCATCATGCGCGAGGGCCCCAACCTGCTGAAGCTGGCCAGGAAG  
S. oleracea        TTCGAGATGCCAACAGGAGGAGCAGCAATAATGAGGGAAGGACCAAACTTGCTAAAATTAGCACGTAAA  
S. tuberosum       TTCGAGATGCCAACAGGTGGTGCTGCTATAATGAGAGAAGGACCCAATTTGTTGAAATTGGCCAGGAAA  
                   ** ** ***** ** ** ** ** ** ** *** *  * **  * **  *  * **  * **  * **   
 
A. thaliana        GAGCAGTGTTTAGCTTTGGGGACAAGGCTTAGATCCAAGTACAAGATCACTTACCAGTTTTACAGAGTG  
H. vulgare         GAGCAGTGCCTCGCCCTCGGCAACCGCCTCCGCTCCAAGTACAAGATCGCCTACCAGTTCTACCGCGTC  
JJ3                GAGCAGTGCTTGGCTCTTGGGACTAGGCTCAGGTCCAAGTACAAGATCAAGTACCAGTTCTACAGGGTC  
L. esculentum      GAACAGTGCTTAGCTCTTGGTACAAGGTTGAGATCTAAATACAAGATCAATTACCAGTTTTACAGGGTT  
N. sylvestris      GAGCAGTGTTTAGCACTTGGTACTAGGCTTAGGTCAAAGTACAAGATTAACTACAGGTTTTACAGGGTG  
O. sativa          GAGCAGTGCCTGGCCCTGGGCACCAGGCTCCGCTCCAAGTACAAGATCAACTACCAGTTCTACCGCGTC  
S. oleracea        GAGCAATGTTTAGCACTTGGAACAAGACTTAGGTCTAAATACAAGATTAAGTACCAATTTTACAGGGTT  
S. tuberosum       GAACAGTGCTTAGCTCTTGGTACAAGGTTGAGATCCAAATACAAGATTAACTACCAGTTTTACAGGGTA  
                   ** ** **  * **  * ** *   *  *  * ** ** ********    ***   ** *** * **   
 
A. thaliana        TTTCCTAACGGTGAGGTTCAATATCTTCATCCTAAAGATGGTGTTTATCCAGAGAAGGCGAATCCAGGA   
H. vulgare         TTCCCCAACGGCGAGGTGCAGTACCTCCACCCCAAGGACGGCGTCTACCCGGAGAAGGTCAACGCCGGC  
JJ3                TTCCCTAATGGGGAGGTTCAGTATTTGCACCCTAAGGATGGTGTTTACCCTGAGAAGGTCAACGCCGGA  
L. esculentum      TTCCCCAATGGCGAGGTGCAATATTTGCATCCCAAAGATGGTGTGTACCCTGAAAAAGTGAACCCTGGT  
N. sylvestris      TTTCCTAATGGTGAGGTTCAATACTTGCACCCTAAGGATGGTGTGTACCCAGAAAAGGTGAACGCTGGC  
O. sativa          TTCCCCAATGGCGAGGTGCAGTACCTCCACCCCAAGGACGGCGTCTACCCGGAGAAGGTCAACGCCGGC  
S. oleracea        TTCCCAAGTGGTGAAGTTCAATATTTACACCCTAAAGATGGTGTTTACCCAGAAAAGGTTAACCCTGGT  
S. tuberosum       TTCCCCAATGGTGAGGTGCAATATTTGCATCCCAAAGATGGTGTGTACCCTGAAAAGGTTAACCCTGGG  
                   ** *  ** ** ** ** **  * ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** ** *  **  * **   
 
A. thaliana        AGAGAAGGTGTTGGTCTCAACATGAGATCTATTGGGAAAAATGTTAGTCCCATTGAAGTTAAGTTTACT    
H. vulgare         AGGCAGGGCGTGGGACAGAACTTCCGCAGCATCGGCAAGAACGTCAGCCCCATCGAGGTCAAGTTCACC  
JJ3                CGCCAAGGGGTGGGTCAAAACTTCAGGTCTATTGGTAAGAATGTTAGTCCTATTGAGGTCAAGTTCACT  
L. esculentum      CGTGAAGGAGTGGGTCAGAACTTCAGATCAATTGGGAAGAACAAGAGTGCTATTGAAGTCAAGTTTACT  
N. sylvestris      CGTCAAGGAGTTGGACAGAACTTCAGATCCATTGGTAAGAACAAGAGCCCAATTGAGGTCAAGTTCACT  
O. sativa          AGGCAGGGCGTCGGCCAGAACTTCCGCAGCATCGGCAAGAACGTCAGCCCCATCGAGGTCAAGTTCACC  
S. oleracea        AGACAAGGTGTTGGGTTAAACATGAGGTCTATTGGTAAGAATGTTAGCCCTATTGAGGTTAAATTTACT  
S. tuberosum       CGTGAAGGAGTTGGTCAGAACTTTAGATCCATTGGAAAGAACAAGAGTGCTATTGAAGTCAAGTTTACT  
                    *  * ** ** **    *** *  *    ** ** ** **    **  * ** ** ** ** ** **   
 
A. thaliana        GGCAAACAAAGTTATGATTTGTAA  
H. vulgare         GGCAAGAACTCCTTCGACATCTAA   
JJ3                GGCAAGCAGCCCTATGATTTGTGA  
L. esculentum      GGGAAACAAGTGTATGATATTTAA  
N. sylvestris      GGCAAACAAGTGTATGATTTGTAA   
O. sativa          GGCAAGAACGTCTTCGACATCTAG  
S. oleracea        GGCAAGCAACCTTATGATTTGTAA  
S. tuberosum       GGGAAACAAGTGTATGATATTTAA  
                   ** **  *    *  **  * *    
 
 
Gambar 4. Hasil pensejajaran CDS JJ3 dengan gen psaD beberapa spesies tanaman lain. Tanda aktris (*) 
menunjukkan nukleotida konsensus.  
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Hasil analisis tingkat homologi CDS JJ3 
memberikan indikasi kuat bahwa sekuen lengkap cDNA 
JJ3 yang diisolasi dari kedelai toleran naungan 
merupakan gen psaD pada tanaman kedelai yang 
menyebabkan tanaman kedelai mampu beradaptasi pada 
kondisi stres naungan. Dengan kata lain, over ekspresi 
gen JJ3 pada tanaman kedelai akan meningkatkan laju 
transpor elektron pada proses fotosintesis sehingga 
dalam kondisi kurang cahaya fiksasi energi dari 
fotosintesis dapat berjalan normal. Dilaporkan Muhuria 
(2007) bahwa laju transpor elektron pada kedelai toleran 
naungan (Ceneng) lebih tinggi dibanding genotipe peka 








































Gambar 5. Hasil pensejajaran sekuen lengkap asam amino JJ3 dengan spesies tanaman lain. Tanda aktris (*) 





1. Struktur sekuen lengkap JJ3 tersusun atas ekson 
tunggal yang merupakan sekuen pengkodean 
(coding sequence, CDS) dan poly-A. 
2. Sekuen pengkodean (CDS) JJ3 633 bp dengan 
open reading frame (ORF) 210 asam amino terdiri 
atas atas 136 asam amino terkonservasi (conserved 
domain) dan 77 asam amino beragam (varied 
domain).  
3. Conserved domain JJ3 menghasilkan protein 
fungsional PsaD subunit PSI yang fungsinya terkait 
dengan transport elektron fotosintesis pada pusat 
reaksi PSI 
A. thaliana   --MATQAAGIFSP-AITTTTS------AVKKLHLFSSSHRPKSLSFTKTAIRAEKTESSS 51 
H. vulgare    MAMATQAS-AATRHLITAAWSPS-------AKPRPATLAMPSSARGPAPLFAAAPD-TPA 51 
JJ3           MAMATQAS-LLTP-PLSGLKASDR-ASVPWKQNSSLSFSSPKPLKFSRTIRAAAADETTE 57 
L. esculentum MAMATQAS-LFTP-PLSVPKST----TAPWKQ-SLVSFSTPKQLKSTVSVTRPIRAMAEE 53 
N. sylvestris MAMATQAS-LFTP-ALSAPKS-----SAPWKQ-SLASFS-PKQLKSTVSAPRPIRAMAEE 51 
O. sativa     MAMATQAS-AAKCHLL-AAWAP--------AKPRSSTLSMPTS-RAPTSLRAAAED-QPA 48 
S. oleracea   MAMATQAT-LFSPSSLSSAKPIDTRLTTSFKQPSAVTFA-SKPASRHHSIRAAAAAEGKA 58 
S. tuberosum  MAMATQAS-LFTP-ALSVPKS-----TAPWKQ-SLLSFSTPKQLKSTVSVTRPIRAMAEE 52 
                *****                              
A. thaliana   AA--PAVKEAPVGFTPPQLDPNTPSPIFAGSTGGLLRKAQVEEFYVITWNSPKEQIFEMP 109 
H. vulgare    PAAPP-AEPAPAGFVPPQLDPSTPSPIFGGSTGGLLRKAQVEEFYVITWTSPKEQVFEMP 110 
JJ3           AP--AKVEAAPVGFTPPELDPNTPSPIFGGSTGGLLRKAQVEEFYVITWDSPKEQIFEMP 115 
L. esculentum APAATEEKPAPAGFTPPQLDPNTPSPIFGGSTGGLLRKAQVEEFYVITWESPKEQIFEMP 113 
N. sylvestris A--ATKEAEAPVGFTPPQLDPNTPSPIFGGSTGGLLRKAQVEEFYVITWESPKEQIFEMP 109 
O. sativa     AAATEEKKPAPAGFVPPQLDPNTPSPIFGGSTGGLLRKAQVEEFYVITWTSPKEQVFEMP 108 
S. oleracea   AA-ATETKEAPKGFTPPELDPNTPSPIFAGSTGGLLRKAQVEEFYVITWESPKEQIFEMP 117 
S. tuberosum  APAATEEKPAPAGFTPPQLDPNTPSPIFGGSTGGLLRKAQVEEFYVITWESPKEQIFEMP 112 
                      ** ** ** *** ****** ******************** ***** **** 
A. thaliana   TGGAAIMREGPNLLKLARKEQCLALGTRLRSKYKITYQFYRVFPNGEVQYLHPKDGVYPE 169 
H. vulgare    TGGAAIMREGPNLLKLARKEQCLALGNRLRSKYKIAYQFYRVFPNGEVQYLHPKDGVYPE 170 
JJ3           TGGAAIMREGPNLLKLARKEQCLALGTRLRSKYKIKYQFYRVFPNGEVQYLHPKDGVYPE 175 
L. esculentum TGGAAIMRQGPNLLKLARKEQCLALGTRLRSKYKINYQFYRVFPNGEVQYLHPKDGVYPE 173 
N. sylvestris TGGAAIMREGANLLKLARKEQCLALGTRLRSKYKINYRFYRVFPNGEVQYLHPKDGVYPE 169 
O. sativa     TGGAAIMREGPNLLKLARKEQCLALGTRLRSKYKINYQFYRVFPNGEVQYLHPKDGVYPE 168 
S. oleracea   TGGAAIMREGPNLLKLARKEQCLALGTRLRSKYKIKYQFYRVFPSGEVQYLHPKDGVYPE 177 
S. tuberosum  TGGAAIMREGPNLLKLARKEQCLALGTRLRSKYKINYQFYRVFPNGEVQYLHPKDGVYPE 172 
             ******** * *************** ******** * ****** *************** 
 
A. thaliana   KANPGREGVGLNMRSIGKNVSPIEVKFTGKQSYDL 204 
H. vulgare    KVNAGRQGVGQNFRSIGKNVSPIEVKFTGKNSFDI 205 
JJ3           KVNAGRQGVGQNFRSIGKNVSPIEVKFTGKQPYDL 210 
L. esculentum KVNPGREGVGQNFRSIGKNKSAIEVKFTGKQVYDI 208 
N. sylvestris KVNAGRQGVGQNFRSIGKNKSPIEVKFTGKQVYDL 204 
O. sativa     KVNAGRQGVGQNFRSIGKNVSPIEVKFTGKNVFDI 203 
S. oleracea   KVNPGRQGVGLNMRSIGKNVSPIEVKFTGKQPYDL 212 
S. tuberosum  KVNPGREGVGQNFRSIGKNKSAIEVKFTGKQVYDI 207 
              * * ** *** * ****** * ********   * 
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4. Sekuen lengkap JJ3 homolog dengan gen psaD 
pada tanaman tembakau liar (Nicotiana sylvestris), 
padi (Oryza sativa), bayam (Spinacia oleracea), 
barley (Hordeum vulgare), tomat (Lycopersicon 
esculentum), Arabidopsis (Arabidopsis thaliana), 
dan kentang (Solanum tuberosum).  
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